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ʉƞ˝Ȗ 
siXhZ.?Bƻɢ¶ǃʧ/ǃȶ+åţPl]/ɻƧ 
 
1. Ŕʉ  
 ɀɤ@6˟.ɟB8*@>BȂǺ0ɀɚ@ǃŷC)AȂǺ/Ȃİ.+')
ɀɚßɯ0ũ˚/x^\*B	ɀɚßɯ.)0ǉ«/ɀɚ.ʳ°ůĜFǋȟ.°
B+ƫ<ʺɴ*A"/$;.0 DNAɳɱ@ɀɚßɯ.)ƻɢ¶/ǃʧǋ
åţC)BũɴB	ɳɱC$Īĩƻɢß¶0ßɯƯ."C#C¿ãïC)ˤŕ.
ƂAȋ8CB/ʬȦ0ƻɢ¶Üɏ+ć1C)AȘĀ-Īĩƻɢß¶FƫɁȒ.Ĭɀ
ɚ4ǋȟ.ßʶB$;.ʺɴ*B	ƫʠ*0ƻɢ¶ßʶ/ȊŎɀɚ/GïF¼ʩB
+Ƨ@+-'))Aƻɢ¶ÜɏPl]/ɻƧ0ȂĈǿʏ/Ȁɻ%*-
G/?-si/Ȏǖ/÷ĐȩƧ.<(-B+ƯşCB	 
 ßɯƯƻɢ¶Üɏ.)ŨȒ.ǇɛBĐĮ+)0XhZ+ć1CBbr
Tʑɳÿ¶?ț@C)B	siFī;+B6+G,/șƽȂǺ.) 2 ȧ˟/ɳÿ
¶XhZ I+ IIİĔC@0Õʥ/XIYwlei/ SMC2-SMC4ygc
K~+"C#C.ǻȊȒ- 3 (/Ywlei@ǃŷC)B	C8*.,&@/
ɳÿ¶<ǋŎ-ßɯƯƻɢ¶ǃʧ/ǃȶ.ũ˚*B+ț@C)B	-@X
hZ I + II ķˎ.ßɯƯƻɢ¶*,/?.ǇɛB+*ǋȟ-ƻɢ¶Üɏ
-CB/+ǳ.()0ĥ/ȌčǎC)B	˞ ŦˀɺĽ.?AXhZ I
II /ƻɢ¶Òę*/Ħ8-ńĔ0ț@C)B<//C@/ɳÿ¶Wo*ńĔ
B˛ę/ʁɀƧ*B+"/Ȁȅ/(+)Ɖ@CB	 
 Ƴȝȩ*0XhZ I + II /ßɯƯsiƻɢ¶.BńĔFʁɀ.ɻƹB$;
Chromatin immunoprecipitation-sequence (ChIP-seq) ǜFȃ)C@/ɳÿ¶/Ƀÿ˛
ęFĞěʶáz*ĀĵB+Fʀ9$	ChIP-seqǜ0ľʏ/brTʑ.ľBƁ¶F
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ȃ)"/brTʑ+"C.ɃÿB DNAʶáFÿE!)ȸɱ (T~dÐȍǚˈ)
Ţ@C$ DNAFǉ«ZTNY*ʶáǙĵBŽǜ*B	/Ƣǜ.?')Xh
Z I + II ßɯƯƻɢ¶*˃Ư.ʗÙǟŭ/ˤʳ°Į˛ę.ǻ.ŚɃÿB+F
Ƨ@.$	@.XhZ I/ʳ°Į˛ę4/ɃÿǋŎ-ƻɢ¶Üɏ/¼ʩ.ʺɴ
*B+ȡċC$	 
 
2. XhZ I 0ʗÙǟŭ/ˤʳ°Į/ʗÙ˂īǳʠÆ.ɃÿB  
 XhZ I/Ƀÿ˛ęFɉɓȒ.Ƨ@.B$;oXca*ßɯƯ.Āʈ$s
i/ HeLaɀɚFȃ)XhZ I (NCAPGYwlei) / ChIP-seqɻƹFɬ'$	
"/ɃƺC8*/˞ŦˀɺĽ.?BĜą+ɠ)ChIP-seqɻƹ*<XhZ I0
ƻɢ¶Òę*ńĔ9@C$	ǉ.?AˤɻÊŕ*ɻƹFɬ'$+Dȼ 8 ñȲż/Ʌɽ
Ȓ.ƭű-XhZ I/Ƀÿ˛ęĀĵC$	ʳ °Į˛ę+/ǔʙɻƹ@C@/Ƀ
ÿ˛ę/ 70%brTʑFXjBʳ°Į/ʗÙ˂īǳ (TSS) ʠÆ.´ɒ)B+
Ƨ@+-'$	8$XhZ I /ʳ°Į/ TSS */Ƀÿʻ+"C@/ʳ°Į/˃Ư
.BʗÙǟŭ.0ǋ/Ș˄9@C$	@.XhZ I 0˃Ư.ʗÙǟŭ/ˤ
tRNAʳ°Į/ʠÆ.ɃÿB+<Ƨ@+-'$	 
 
3. XhZ I 0 RNA }_ 23 /ßɯƯƻɢ¶@/ɻˑF¼ʩB  
 6˟/ɀɚ.)ßɯƯ.BʗÙ0ŚƀåC)B+ț@C)B	ķ
ˎChIP-seqɻƹ*ßɯƯ/ RNA}_ 23 (RNAP2, 3) /ƻɢ¶4/Ƀÿ06+G
,9@C-'$	"*˃Ư.ʗÙǟŭ/ˤʳ°Į/ TSSʠÆ.ßɯƯ.-')Ƀÿ
BXhZ I ßɯƯ/ʗÙƀåǇǃ.˄)BFǁɿ$	XhZ I 
(NCAPG Ywlei) F siRNA *oeTcL$ɀɚ.)ßɯƯ/ RNAP23 /
ɃÿF ChIP-seq / quantitative (q) PCR*ɻƹ$ɃƺC@/ RNA}_/Ƀÿ/
˞ɥ-Ġì9@C$	Ƣ*reverse transcription (RT) -qPCRɻƹ-,@/+Ƀ
ÿ/Ġì9@C$ RNAP20ʗÙ²ˁ/ǟŭFƭ)-+ȡċC$	C@/Ƀƺ
@XhZ I0 TSSʠÆ.) RNAP23/ßɯƯƻɢ¶@/ɻˑF¼ʩB
+ȡC$	Ƣ*ßɯƯ.BʗÙˇĺèÝȀ*XhZ I/Ƀÿ.ģï9@C
-'$+@XhZ I / TSS ʠÆ4/Ƀÿ0 RNA }_ɞ¶.0ºİ
-+ɕ@C$	 
 
4. XhZ I 0ßɯƯƻɢ¶*óʿ DNA .ɃÿB  
 ʗÙ.)ʽĘ+-B DNA 0¡ʺʿ@óʿ DNA .˂ɯB+ũɴ*B	8$
 5 
XhZ I/XIYwlei0 in vitro*¡ʺʿ?Aóʿ DNA.ˤIvJlgJF
<(+@XhZ I 0óʿ DNA ǃʧFǅȒ+) TSS ʠÆ.Ƀÿ)Büɛŭ
ɕ@C$	"*XhZ I / ChIP.?AŢ@C$ DNAFÐȍǚˈȃ/t]
*óʿ DNAFǻȊȒ.ǣïBmTI_ P1*ÝȀȸɱ$ DNAF qPCR*ĵʻ
$	"/ɃƺmTI_ P1ÝȀ*XhZ I / ChIPZUk˞ɥ.Ǫł$
+@XhZ I/Ƀÿ˛ę.0óʿ DNAǃʧĄ8CB+Ƨ@+-'$	@
.DNAʶá/ɻƹ@TSSʠÆ/XhZ IɃÿ˛ę/ 94%*"/ 1Rz\¬
×. CpG island (CGI) İĔ)B+ȡC$	ƫʠ/?- TSSʠÆ/ CGI˛
ę*0óʿ DNAǃʧF± DNA-RNApKwej/ R-loopǃʧĥśŷCB+Ĝ
ąC)B	"*ǉ. R-loopǃʧßɯƯƻɢ¶Üɏ4ù7ŝ˗Fɻƹ$	RNA/
ʚʣ-,.˄EBbrTʑTHOC1 /ǈƔ.?Aɀɚ×*/ R-loop ǃʧ/ĠìĜąC
)B+@siRNA * THOC1 FoeTcL$ɀɚ*ßɯƯƻɢ¶FɺĽ$	"/
ɃƺTHOC1FoeTcL$ɀɚ*0XhZ I/oeTcL*9@CB?-ƻ
ɢ¶ɗĦï$ȊŎ-ɮǿĘĥ9@C$	/Ƀƺ@R-loop Ÿ0óʿ DNA ǃʧ
0ǋŎ-ƻɢ¶ÜɏFĨB+ȡċC$	 
 C8*.in vitro/ɻƹ.)XhZ IXIYwleiȘɰȒ-óʿ DNA
ĀĢF¡ʺʿ DNA.ŌŻǟŭț@C)B	/ßĮǟŭ+Ƴȝȩ*/ɻƹɃƺFÿE
!)ɕB+XhZ I0ʗÙǟŭ/ˤʳ°Į/ TSSʠÆ.Ȃ$ R-loop=óʿDNA
ǃʧF¡ʺʿ DNA.Ż)ɻǣ)B/*0-+ƏǬC$	 
 
5. XhZ III +i}K`_ IIα/ßɯƯƻɢ¶.BȘ¢˄»  
 ßɯƯ/ HeLaɀɚ.)XhZ I+ĀǄ.XhZ II (NCAPH2Yw
lei) / ChIP-seqɻƹFɬ'$+Dȼ 6ñȲż/Ƀÿ˛ęĀĵC"/ 89%ʳ°
Į/ TSS ʠÆ.´ɒB+Ƨ@+-'$	8$XhZ II /ʳ°Į/ TSS */
Ƀÿʻ+"C@/ʳ°Į/˃Ư.BʗÙǟŭ.<ǋ/Ș˄9@C$	"*Xh
Z I+ II/Ƀÿ˛ę.()ǔʙɻƹFɬ'$+DXhZ II/Ƀÿ˛ę/ 68%
XhZ I+ɠ$	8$XhZ II (NCAPD3Ywlei) FoeTcL
$ɀɚ*0ǻ. II/Ƀÿ˛ę.)I/Ƀÿ/˞ɥ-Ġì9@C$	Ƣ*Xh
Z I (NCAPGYwlei) /oeTcL*0 II/Ƀÿ.8Aģï09@C-'$	 
 XhZɳÿ¶+ĀǄ.si/ɀɚ.)i}K`_ IIα (TOP2A) <ǋŎ-
ßɯƯƻɢ¶śŷ.ũ˚*B+ț@C)B+@TOP2A.()< ChIP-seqɻ
ƹFɬ'$	"/Ƀƺȼ 2  8 ñȲż/ TOP2A /Ƀÿ˛ęĀĵCXhZ I +
II/Ƀÿ˛ę0 TOP2A+?OqexB+Ƨ@+-'$	8$TOP2A
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eTcL$ɀɚ.)XhZ I / TSSʠÆ.BɃÿĠìBƢ*II
/Ƀÿ.08Aģï9@C-+ ChIP-qPCRɻƹ.?AƧ@+-'$	 
 ¬/Ƀƺ@XhZ I + II 0Ā?.ʗÙǟŭ/ˤʳ°Į˛ę.Ƀÿ)
)<"/ƻɢ¶4/Ƀÿ/åţ=Üɏ.BŞê0Ȋ-')B+ȡċC$	§Š
XhZ I + II /Ǉɛ/ʯ= TOP2A +/˄»ŭ.()@.ɻƹ)ũɴ
B	 
 
6. ɋƆ  
 Ƴȝȩ.?AXhZ IC8*.ț@C)$?-ƻɢ¶Òę4/ńĔ.ì)
ʗÙǟŭ/ˤʳ°Į/ TSS ʠÆ4ǻ.ŚɃÿ)A"/Ƀÿ˛ę.0óʿ DNA ǃʧ
Ą8CB+Ƨ@+-'$	8$R-loop Ÿ0óʿ DNA ǃʧ0ǋŎ-ßɯƯƻɢ¶
ÜɏFĨB+ȡċC$	¬/Ƀƺ@XhZ I0ßɯƯƻɢ¶Òę*Wo
DNA FƂAȋ:++ɬ)ʗÙǟŭ/ˤʳ°Į/ TSS ʠÆ.Ȃ$ R-loop =óʿ
DNA ǃʧF¡ʺʿ DNA .Ż)ɻǣB+*ƻɢ¶ÜɏF¼ʩ)B+ɕ@C$ 
(đ)	  
 
ȏɮʉƞ  
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in mitotic chromosome condensation. 	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Ȉʅɸ 
 
ChIP  Chromatin immunoprecipitation 
ChIP-qPCR  ChIP followed by quantitative PCR 
ChIP-seq  ChIP followed by high-throughput sequencing 
rDNA  ribosomal DNA 
RNAP  RNA polymerase 
siRNA  small interfering RNA 
SMC Structural maintenance of chromosomes 
tRNA  transfer RNA 
TSS  Transcription start site 
TTS  Transcription termination site 
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ȯȭ Ŕʉ 
 
ȯȵ ɀɚßɯ  
 ɀɤ@6˟.ɟB8*@>BȂǺ0ɀɚ@ǃŷC)AȂǺ/Ȃİ.
+')ɀɚßɯ0ũ˚/x^\*B	ɀɚ/ʳ°ůĜ/Ƴ¶0Wo DNA+b
rTʑ@ǃŷCBƻɢ¶*Aɀɚßɯ.)0ǉ«/ɀɚ.ʳ°ůĜFǋ
ȟ.°B+ƫ<ʺɴ*B	"/$;.0þƻɢ¶ūķ.ɳɱCǋȟ.
Ĭɀɚ.ßʶCBũɴB	¿/ɀɚ0Ǚ8'$˙Ŕ*ʓB2+ɇ/ʬȦ
.?')"/ʖFÀì¡ß)ĠB/Àì+ßɯ/ťȁ0ɀɚĆƯ+ć
1C)B	ɀɚĆƯ0ĦĎ(/ǐˍ.ß@Cɀɚ/ßɯʓBßɯ (M) Ư
ƻɢ¶ DNA/ɳɱɬECB SƯßɯŠ+ SƯ/˃/ G1ƯSƯ+ßɯç/˃/
G2Ư*ŷAȬ')B	șƽɀɚ/ʥŎ/ɀɚßɯƯ*0ƭȹßɯ+ć1CBƽ/ß
ɯ+ɀɚʑßɯ+ć1CBɀɚßCB¡(/ʬȦB	ƭȹßɯ0çƯç
ƯƯŠƯɁƯ/ 5ǐˍ.ß@C/+ƻɢ¶0ˤŕ.ÜɏB	çƯ*
0ɳɱC$ƻɢ¶ɀɚˣƾ/ØɎŷ.ÿE!)ÜɏB	çƯ*0ƽɝŇġ
ƻɢ¶03C)ǻǍ-ǃʧF+'$î÷¶.?Aȿʾ¶ŦŁȴ.ƎȚǟȏ.
îī;B	Ư*0ƻɢ¶ȿʾ¶/ʒʭ˕.ƝáŠƯ.ȿʾ¶/ǂ4+ßˑ
)	ɁƯ/˃.Ĭƻɢ¶0ȿʾ¶ǂ.äʮ)ɜÜɏơ$-ƽɝśŷC
B	ɁƯ/ɁEA.ɀɚʑßɯ<ĳßɯƯ0ɁB	 
 
ȯ¡ȵ ɀɚßɯ.Bƻɢ¶Üɏ/ʺɴŭ  
 ɀɚßɯƯ.Bƻɢ¶/ˤŕ-Üɏ/ʬȦ0ƻɢ¶Üɏ+ć1CɳɱC$Ī
ĩƻɢß¶F˔Ŏ.ˉ@C$ɀɚȪ˃/*ǋȟ(Ȝƨ˃.ßʶB+Füɛ.
)B	ßɯƯ.B/?-ƻɢ¶ǃʧåţ0ʳ°ůĜFĬɀɚ.ǋȟ.Ɇž
ǉ/ɀɚĆƯFʦ=.ʩɬB*ũ˚*B	Ƣ*ßɯƯƻɢ¶/ˤǉǃ
ʧ.()0ĥƧ*Aƻɢ¶Üɏ/ĵɔ0ũ <Ƨȟ*-	÷ȀȒ.0
ßɯƯƻɢ¶Üɏ0(/x^\.ß@CB (Hirano, 2004)	8 (Ȗ0ƻ
ɢ¶˃/Ʉ8AɻǣC"C#C/ƻɢ¶¿
.ß@CBʬȦ*B	¡(Ȗ
0"C#C/ƻɢ¶ŁƂAȋ8C)ɂɐïCǀǼ/ƻɢ¶ǃʧśŷC
BʬȦ*B	ƫŠ0(/ƻɢ¶.)Īĩƻɢß¶˃/Ʉ8AɻǣC¿ã
ïCBʬȦ*B	C@/x^\ɬȒ(òʈȒ.ʩɬB+*ƫɁȒ
.Ĭɀɚ4/ǋȟ-ßʶF½ɿB$;/ƻɢ¶ǃʧǃȶCB+ɕ@CB	 
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 ßɯƯƻɢ¶Üɏ/åţǇǃ/ȞɊ0ƫɁȒ.SUƻɢ¶=ƻɢ¶we[/
ƻɢ¶ßʶȊŎFŗʓ (Hirano, 2012; Hudson et al., 2009)	ƫʠ*0ƻɢ¶ß
ʶȊŎ.?')ɀɚ/Gï¼ʩCB+Ƨ@+-A((B (Duijf and 
Benezra, 2013)	/ɴĐ+)0ƻɢ¶ßʶȊŎ.?')Ȃ$ƻɢ¶Ɯģï$
Ĭɀɚ.BGʳ°Į/XuƜ/Ġì=Gƀåʳ°Į/XuƜ/Ǫł-,
ɕ@C)B	8$SUƻɢ¶0Łƽ+ć1CBȊŎ-ƽǃʧśŷCB
÷Đ+-B	ƫʠ/ŁƽĦɶǆ-ƻɢ¶ØɎŷ/÷Đ+-B+ĜąC)
A (Zhang et al., 2015)/?-Wo DNA/ģȊ0=0AGïF¼ʩB+
ɕ@C)B (Stephens et al., 2011)	š')ƻɢ¶ÜɏPl]/ɻƧ0ȂĈ
ǿʏ/Ȁɻ%*-G/?-si/Ȏǖ/÷ĐȩƧ.<(-B+ƯşCB	 
 
ȯȵ XhZ+ƻɢ¶Üɏ  
 ßɯƯ.Bƻɢ¶/îų0Ȼ¬ç@ț@C)$<//ƻɢ¶0˔Ŏ
.ŊĦ*ȝȩ˒ǃʧ¶*'$+@"/îųåţ.ǇɛBßĮ0ˁ@
Ƨ*'$	ǔʙȒƫʠ.-')/ʬȦ*ŨȒ.ǇɛBbrTʑɳÿ¶+
)XhZɵÞC$ (Hirano and Mitchison, 1994; Hirano et al., 1997; 
Saitoh et al., 1994; Saka et al., 1994)	§ƣ*0XhZ0ƻɢ¶Üɏ.)
ʺɴ-ŞêFƅ')BĐĮ+)?ț@C)B (Hirano, 2012; Hudson et al., 
2009; Thadani et al., 2012)	siFī;+B6+G,/șƽȂǺ.) 2ȧ˟/
XhZɳÿ¶XhZ I+ IIİĔ"C#C£(/Ywlei
@ŷAȬ')B	XhZ I+ II.0 SMC2SMC4/Õʥ/ygcK~
/XIYwleiA"C@.ì)"C#C.ǻȊȒ- 3(/Ywlei 
(XhZ CAP-HCAP-D2CAP-GXhZ CAP-H2CAP-D3
CAP-G2) *ǃŷC)B (đ 1a)	SMC2+ SMC40Structural maintenance of 
chromosomes (SMC) brTʑvH.ņ)BATPI_*B (Hirano, 
2006; Nasmyth and Haering, 2005)	șƽȂǺ/ SMCbrTʑvH0 SMC1
@ 6İĔC@0˧(/úɬ/ coiled-coil ˛ęƂAȋ8CB+* NƲ
Ȯ+ CƲȮȘ¢¸ȃHead ˛ę+ Hinge ˛ęśŷCB	@.˧ȧ˟/
SMCbrTʑĀĢHinge˛ę*Ș¢¸ȃB+.?AVįǃʧ/ygcK~
Fśŷ"C@.©/YwleiȘ¢¸ȃB+*ɳÿ¶FśŷB	SMC
brTʑ/ǃʧ.0ÕʥŭB<//XsZɳÿ¶ (SMC1SMC3) 0Ī
ĩƻɢß¶˃ƎȚ+ʗÙåţSMC5/SMC6ɳÿ¶0 DNA/ɂ9Ƒ=¾Ť."C#
C˄)A"/ƻɢ¶*/Ǉɛ0ĥǄ*B	XhZ/ CAP-H+X
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hZ/CAP-H20kleisinbrTʑvH.ņ)A (Nasmyth and 
Haering, 2005; Schleiffer et al., 2003)NƲȮ+ CƲȮ*"C#C SMC2SMC4/
Head˛ę+Ș¢¸ȃB+*UǼ/ǃʧFśŷB	C@ CAP-HCAP-H2
/"C#C.ǎA/YwleiɃÿB (đ 1a)	XhZ.B
CAP-D2+ CAP-GXhZ.B CAP-D3+ CAP-G2.0 HEAT repeats 
+ć1CBúŤʶáİĔC@/ǃʧ0brTʑ˃/Ș¢¸ȃ.˄»B+ɕ
@C)B (Neuwald and Hirano, 2000)	XhZɳÿ¶/ßĮǟŭ/Ũ0
SMCYwlei/ygcK~*A"/ǟŭFǎA/Ywleiåţ
)B+ǿĔ0ɕ@C)B	-@C@/Ywlei/"C#C¡
(/XhZɳÿ¶/ǟŭ=ƻɢ¶4/Ƀÿ.,/?.˄B/0Ʊ%
Ƨ-ǳĥ	 
 small interfering RNA (siRNA) Fȃ$ RNAŐǩ.?BoeTcLķˢ@
siɀɚ.)XhZ I+ II0,&@<ǋŎ-ßɯƯƻɢ¶śŷ.ũ˚*
B+ț@C)B (Hirota et al., 2004; Ono et al., 2003)	ɀɚĆƯ.BX
hZ I+ II/Ɖî0˞ɥ.Ȋ-')AXhZ II˃Ư@ƽ×.İĔ
ɀɚßɯçƯ/ƥǐˍ@ƻɢ¶ÜɏFɬ/.ľXhZ I0ěƳȒ
.ɀɚʑ.ńĔßɯçƯ/ƽɝŇġŠ@ƻɢ¶.Ƀÿ)ƻɢ¶ÜɏFɬ 
(đ 1b)	ƽɝŇġŠ0XhZ I+ IIòʈȒ.É+.?Aƻɢ¶ÜɏF
¼ʩB+ɕ@C)B (Šʢ)	 
  
ȯĎȵ XhZ.?Bƻɢ¶Üɏh  
 XhZ I+ II0+<.ßɯƯĪĩƻɢß¶/ʘ.ńĔɺĽCB"
/ʘ*0¢.ƍ©Ȓ-ńĔ9@CB (Ono et al., 2003)	XhZ I+ II.
?BßɯƯƻɢ¶/ǃʧśŷPl]0(/üɛŭɕ@C)BX
hZ II@ I4/˙ŔȬ'$Ƀÿåţʺɴ*B+B¡ǐˍ/ßɯƯƻɢ
¶ÜɏhǿĔ/+DǠ+-')B (Green et al., 2012; Hirano, 2005; 
Marko, 2008)(đ 2)	/h*0˃Ư@ƽ×.İĔBXhZ IIɀ
ɚßɯçƯ.ÑB+ȯǐˍ/ƻɢ¶ÜɏF˂īB	ȯ¡ǐˍ/Üɏ0ɀɚßɯ
çƯ.ƽɝŇġ.?')ɀɚʑ.ńĔ)$XhZ Iƻɢ¶.ɃÿB
+*ʩɬƫɁȒ.XhZ I+ II/òʈȒ-¸ȃ.?')ßɯƯ/ƻɢ
¶ǃʧ/ǃȶĳB+ɕ@C)B	/¡ǐˍ/ßɯƯƻɢ¶Üɏh0
(/Ĝą.?')ƙƇC)B	8 PN/õƄÞǤFȃ$ƻɢ¶Øǃŷ
Ⱥ.?Bɻƹ.)ɀɚ×+ĀǄ.XhZ II0 I.ÍȬ')ƻɢ¶.Ƀÿ
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)ÜɏF˂īB (Shintomi and Hirano, 2011)	8$XhZ I+ IIFǈƔ
$ƨ/ƻɢ¶/ɮǿĘ0"C#CȊ-')AXhZ I/ǈƔ*0ħɗĦ
ï$ƻɢ¶śŷCBƢ*XhZ II/ǈƔ*0ˁɀƻɢ¶.-B 
(Green et al., 2012; Lai et al., 2011; Ono et al., 2003; Shintomi and Hirano, 2011)	
@.XhZ I+ II/ĀƨǈƔ*0ƻɢ¶/ǃʧ/śŷɞ¶ʓ@-	
C@/țɵ@XhZ IIƻɢ¶/ʘ.Ǜ'$ƢĂXhZ Iʘ
.ėȗ/ƢĂ@"C#Cƻɢ¶/ƂAȋ9F¼ʩB+ɕ@C)B (đ 2)	
-@,'$Pl]*XhZ I+ II/˃*/?-ƻɢ¶ś
ŷ/ʯȂB/0Ƨ*B	 
 ȏȂʬȦ.Bɻƹ.)0XhZ I+ II/oeTILi~L\0+
<.ɘȂɠǌ*B (Nishide and Hirano, 2014; Smith et al., 2004; Xu et al., 2006)	
@.ǋŎ-ǪƜßɯ.<=0AXhZ I+ IIũɴ*B+ț@C)
B (Hirano, 2012; Houlard et al., 2015)	¬/+@C@/ʬȦ.)<
XhZ I+ II0Ȋ-BǇɛF<(+ɕ@C)B	Ƣ*ʷǒ-,/ʵ
/șƽȂǺ.0XhZ I/9İĔó.XhZ+<ć1CB	Xh
Z II/ƭǴ.?Bƻɢ¶ÜɏPl]/ʯ0Ƨ*BóȽ.WoY
K]/ŁșƽȂǺXhZ IIFƇ$-+E*0-+ɕ@C)
B (Hirano, 2012)	 
 
ȯ£ȵ XhZ/Ƀÿåţ+ßĮǟŭ  
 XhZɳÿ¶ǻĵ/ DNAʶá.Ƀÿ=/B0ǻĵ/T~
dǃʧ=åţĐĮºİȒ.ɃÿB/.()0Ƨ-ǳĥ	Šɖ.()0
ßɯƯǻȊȒ-Rk_.?BXhZ/Ywlei/ʸï¾ˠF¨$
åţǔʙȒ?ț@C)B (Hirano, 2012; Hudson et al., 2009; Thadani et al., 
2012)	XhZ I+ II/"C#C.ǻȊȒ-Ywlei0 Cyclin-dependent 
kinase 1 (Cdk1) .?')ʸïC/¾ˠC@/ɳÿ¶.?Bƻɢ¶Üɏ
F¼ʩB (Abe et al., 2011; Kimura et al., 1998)	8$siɀɚ.) aurora B 
.?BʸïXhZ I/ƻɢ¶4/ɃÿF¼ʩB+ț@C)B 
(Lipp et al., 2007)	ƫʠ*0ǻ.XhZ I/ CAP-HYwlei/ aurora B 
.?Bʸïs\i H2Aù3s\iqIi H2A.Z4/XhZ I
/ɃÿF¼ʩB+ĜąC)B (Tada et al., 2011)	8$aurora B0X
hZ II/RniXI4/ńĔũɴ*B+ț@C)B (Ono et al., 2004)	 
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 C8*.ț@C)BXhZ I/ƫ<ÖĘȒ-ßĮǇɛ0i}K`
_ I/İĔ* ATPºİȒ.ȁǼ¡ʺʿ DNA.ǋ/ʔ@!GFŀÑBǟŭ*
B (Kimura and Hirano, 1997; Kimura et al., 2001)	/ǟŭ.?')XhZ
I0ƻɢ¶¡ʺʿ DNA.ǋ/ʔ@!G/xǃʧFśŷ-@ƂAȋG*
+*ƻɢ¶ÜɏF¼ʩ)B/*0-+ɕ@C)B (đ 3a)(Swedlow and 
Hirano, 2003)	Ƣ*XhZ IIĀǄ/ǟŭFƭB,0Ƨ*A
XhZ II/ßĮǇɛ.()06+G,Ʊț*B	8$XhZ+Ā
SMCvHbrTʑɳÿ¶*BXsZUǼǃʧ.?')Īĩƻ
ɢß¶˃ƎȚ.ǇɛB+ɕ@C)B+@ (Hirano, 2006; Nasmyth and 
Haering, 2005)XhZ.?B DNAxǃʧśŷ/h<ƐČC)B 
(đ 3b)(Cuylen and Haering, 2011; Thadani et al., 2012)	 
 
ȯÔȵ Ƴȝȩ/ȖȒ+ȝȩ/Ixd  
 ʢ/?.ȧ
/ȂǺȧ.)XhZ I+ II.˄)C8*.Ǆ

-ȝȩ-C)AXhZɳÿ¶ǋŎ-ßɯƯƻɢ¶ǃʧFǃȶB*
ŨȒ-ŞêFƺ$)B+0ƧȐ*B	-@XhZ I+ II
ķˎ.ßɯƯƻɢ¶*,/?.ǇɛB+*ǋȟ-ƻɢ¶Üɏ-CB/
+ǳ.()0ĥƧ*B	XhZ I+ II/Ƀÿ˛ęFWo
Kj.ɻƹB+*/?-ßɯƯƻɢ¶/ÜɏPl].()/ʺɴ-ț
ɵŢ@CB+ŬECB	ķˎC8*. Chromatin immunoprecipitation (ChIP) 
+~KTIK.?BɻƹFÿE!$ ChIP-chipǜ.?')Þɣʷǒ)X
hZ I/ɉɓȒ-Ƀÿ˛ęɻƹɬEC)AXhZ tRNAʳ°Įù3
rDNA˛ę4ńĔB+ĜąC)B (D’Ambrosio et al., 2008; Wang et al., 
2005)	Ƣ*/?-˛ę4/XhZ I/ńĔ+ßɯƯƻɢ¶Üɏ+/˄
ʨ.()0Ƨ-ǳĥ	 
 Chromatin immunoprecipitation followed by high-throughput sequencing 
(ChIP-seq) ǜ0ȖȒ/brTʑ/Ɓ¶Fȃ)T~dÐȍǚˈFɬŢ@C
$ DNAFǉ«ZTNY*ʶáǙĵɃÿ˛ęFĞěʶáz*ĀĵB
Žǜ*B (Park, 2009)	/Ƣǜ.?')ChIP-chip?AˤɻÊŕ/Ƀÿxv
HKFŢB+*B	Ƴȝȩ*0/ ChIP-seqǜFȃ)XhZ I
+ II/ßɯƯsiƻɢ¶.BɃÿ˛ęFɉɓȒ.Āĵ$	@.Ţ@C$Ƀ
ÿ˛ę.()XhZ I+ II*ǔʙɻƹB+*C@/ßɯƯƻɢ¶
*/Ǉɛ=ɃÿåţPl]/ɻƧFʀ9$	 
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  
ȯ¡ȭ Ƀƺ 
 
ȯȵ XhZ I /T~dÐȍǚˈ/ƫʱï  
Ƴȵ/×Ļ0ıɭːʂʉƞ+)ÞǹBɽȇB$;Óɮ*-	
ÞǹBːʂ0Ʊĵ*˪Œ¬×.Þǹ ĵ*B	
 
ȯ¡ȵ XhZ I /ßɯƯƻɢ¶*/Ƀÿ˛ę/ɉɓȒɻƹ  
 ȯȵ*ƫʱï$XhZ I / ChIP-seq .?')Ţ@C$hbFȃ)
XhZ I/WoKj-Ƀÿ.()ØɻƹFɬ'$	8 ƻɢ¶Òę.
BXhZ I/ńĔFɻƹ$	100 kbǓ. input DNA+ǔʙ)XhZ
 I/ńĔɵ@CB˛ęFɻƹ$+D˞ŦˀɺĽ*/Ĝą+ɠ) (Ono et 
al., 2004)XhZ I 0ƻɢ¶Òęǻ.^iIʠÆ.ŚńĔ9@C
$ (đ 6a, 1ȉƻɢ¶)	ǉ.?AˤɻÊŕ*/ńĔFɻƹB$;.500 bpǓ.
input DNA+ǔʙ)ɅɽȒ.ƭű.ǲɏ)B˛ęFƄÞB+7825ȲżX
hZ I/Ƀÿ˛ę+)ĀĵC$ (đ 6b, c, ɃÿxvHK)	C@/Ƀ
ÿ˛ę+ʳ°Į˛ę+/´ɒ˄».()ǔʙɻƹ$+D70%brTʑFX
jBʳ°Į/ TSS @Ǡ+Ǡ 5 kb¬×/˛ę.´ɒ)$ (đ 7a, b)	
@.ʳ°Į/ʗÙǟŭ+/˄»Fʈ5B$;˔Āʈ/ɀɚ.B RNA-seqh
bFȃ)ʳ°ĮFȏǿʻ/ˤ</@µ</8*˩(/Ux.ß˟þ
ʳ°ĮUx/ TSS ʠÆ.BXhZ I /ɃÿxvHKFɻƹ$ 
(đ 7c)	"/Ƀƺʳ°Į/ TSS4/XhZ I/Ƀÿʻ+˃Ư/ʗÙǟŭ.0
Śǋ/Ș˄9@C$	si/ɀɚ.).brTʑFXjBʳ°Į/
ʗÙFɬ RNA polymerase 2 (RNAP2) 0 promoter proximal pausing Ǉǃ.?A
TSSʠÆ.ǻ.ŚńĔ)B (Adelman and Lis, 2012)	ķˎ˔Āʈ/ɀɚ.
B RNAP2/ ChIP-seqɻƹ@RNAP2/Ƀÿ˛ę0 TSSʠÆ.ˏ)A
ßɯƯ.BXhZ I /Ƀÿ˛ę+?ɠ)$ (đ 6b, 7d, Xh
Z I /Ƀÿ˛ę/ 82%)	@.brTʑFXjBʳ°Į.ì)Xh
Z I0Ò¶/ 26%/ tRNAʳ°Į (Ò tRNAʳ°Į 625Ȳż/& 164Ȳż) /
ʠÆ.Ƀÿ)$ (đ 6c)	/ tRNAʳ°ĮʠÆ/Ƀÿ˛ęķˎ/XhZ
I.ȅƷB+0Xiù3XhZ IoeTcLɀɚFȃ$X
hZ I/ ChIP-qPCRɻƹ.?')ȟ;$ (đ 7e)	8$˔Āʈ/ɀɚ.
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B RNA polymerase 3 (RNAP3) / ChIP-seqhbFȃ$ɻƹ@XhZ
IɃÿ)BÒ)/ tRNAʳ°Į0˃Ư.) RNAP3Ƀÿ)B+ȡ
C$ (đ 7f, g)	 
 ¬/Ƀƺ@˃Ư.ʗÙǟŭ/ˤbrTʑFXjBʳ°Į/ TSS ù
3 tRNAʳ°Į/ʠÆ.XhZ I0ɀɚßɯçƯ.)ǻ.ŚɃÿ)
B+Ƨ@+-'$	 
 
ȯȵ XhZ I .?BßɯƯʗÙƀå+"/ƻɢ¶Üɏ4/ŝ˗/ɻ
ƹ  
 Ƴȵ/×Ļ0ıɭːʂʉƞ+)ÞǹBɽȇB$;Óɮ*-	
ÞǹBːʂ0Ʊĵ*˪Œ¬×.Þǹ ĵ*B	 
 
ȯĎȵ si rDNA ˛ę.BXhZ I /Ƀÿɻƹ  
 Ƴȵ/×Ļ0ıɭːʂʉƞ+)ÞǹBɽȇB$;Óɮ*-	
ÞǹBːʂ0Ʊĵ*˪Œ¬×.Þǹ ĵ*B	 
 
ȯ£ȵ XhZ I /ßɯƯƻɢ¶4/ɃÿPl]/ɻƹ  
 Ƴȵ/×Ļ0ıɭːʂʉƞ+)ÞǹBɽȇB$;Óɮ*-	
ÞǹBːʂ0Ʊĵ*˪Œ¬×.Þǹ ĵ*B	 
 
ȯÔȵ XhZ II+ DNAi}K`_ IIα/ßɯƯƻɢ¶*/Ƀ
ÿ˛ę/ɉɓȒɻƹ  
 Ƴȵ/×Ļ0ıɭːʂʉƞ+)ÞǹBɽȇB$;Óɮ*-	
ÞǹBːʂ0Ʊĵ*˪Œ¬×.Þǹ ĵ*B	 
 
ȯȵ XhZ III + DNA i}K`_ IIα/Ș¢˄»/ɻƹ  
 Ƴȵ/×Ļ0ıɭːʂʉƞ+)ÞǹBɽȇB$;Óɮ*-	
ÞǹBːʂ0Ʊĵ*˪Œ¬×.Þǹ ĵ*B	 
 
 
ȯȭ Ƀʉ+ɕĽ 
 
ȯȵ XhZ/ʳ°Į/ TSS ʠÆ4/Ƀÿ  
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 Ƴȝȩ/ ChIP-seqɻƹ.?AɀɚßɯçƯ/siƻɢ¶.)XhZ
 Iʳ°Į/ TSSʠÆ.ńĔB+FƧ@.$	8$tRNAʳ°Į+ rDNA
˛ę.BXhZ I/ńĔ<ȡ$	/Ƀƺ.ɠ)Þɣʷǒ*0 ChIP
+~KTIK.?BɻƹFÿE!$ ChIP-chip ǜ.?BWoKj-ɻƹ.?
AXhZ (siɀɚ.BXhZ I) / tRNAʳ°Į+ rDNA˛ę.
BńĔC8*.ĜąC)B (D’Ambrosio et al., 2008; Wang et al., 2005)	
8$Ƴȝȩĸ/˚ʍôĢ.?AɬEC$ßɯʷǒ/ ChIP-seqɻƹ@brTʑ
FXjBʳ°Į/ǻ.ʗÙɁɃǳʠÆ.XhZʗÙºİȒ.ɃÿB
+Ƨ@+-')B (Sutani et al., 2015)	ßɯʷǒ*0siɀɚ6,ßɯƯ/ʗ
Ù0ƀåC)@ ChIP-seq +"/©/ɻƹ@XhZʗÙ.?')
Ȃ$óʿDNAǃʧFǅȒ+)ßɯƯƻɢ¶.ɃÿB+ŚȡċC)B	
Ƣ*si/ɀɚ*0ßɯƯ/ʗÙŚƀåC)BXhZ I0˃Ư
.ʗÙǟŭ/ˤʳ°Į/ TSSʠÆ.ɃÿB++"C@/Ƀÿ˛ę.óʿ DNA
ǃʧFĄ:+FƳȝȩ.)Ƨ@.$	XhZ I /˃Ư.ʗÙǟŭ/
ˤʳ°Į/ TSS ʠÆ4/Ƀÿ0liȅƷ/ DT40 ɀɚFȃ$ßɯƯ/X
hZ I / ChIP-seqɻƹ.)<ĜąC)B (Kim et al., 2013)	8$X
hZ I0 TSS/ʠ/ CGI+?ÕńĔB+Ƴȝȩ@ȡC$	ƫʠ
.-')/?-˛ę*0ˁĲĵ- DNA-RNApKwei/ R-loopǃʧś
ŷCB+ĜąC)B (Ginno et al., 2012)	¬/+@ßɯƯȗç/
ʗÙ.?')Ȃ$óʿ DNA 8$0 R-loop ǃʧßɯƯ.Ñ')<ɞǵ.ɻǣC
 ǎİ)A/?-ǃʧFǅȒ+)XhZ Iƻɢ¶4Ƀÿ)B
+ɕ@CB	 
 §ďƧ@+-'$ DNAǃʧ¬Ĥ.<tRNAʳ°ĮrDNA˛ę=^iI
.XhZ I 0Ƀÿ"/Ƀÿ0Rk_.?Bʸï=ʗÙĐĮ+'$
©/Ǆ
-ĐĮ.?')åţC)B+ț@C)B (Clemente-Blanco et al., 
2009; D’Ambrosio et al., 2008; Haeusler et al., 2008; Iwasaki et al., 2010; Legros et 
al., 2014; Nakazawa et al., 2008; Tada et al., 2011; Wang et al., 2006)	Ƣ*ƫʠ
.-')ÈÔȧ˟/brTʑĐĮXIs\i(/s\iZ{ 
(Nucleoplasmin, Nap1, FACT)i}K`_ II")XhZ I.?')
in vitro/ķˢȺ*0ßɯƯƻɢ¶Øǃŷ*B+ĜąC$ (Shintomi et al., 
2015)	C@/Ĝą@ɋÿȒ.ɕB+ǿĔ8*/+DXhZ I ƻ
ɢ¶4ɃÿB*·ķˎ.ʺɴ-/.()0?E@-ǳĥ	Xh
Z I/ßɯƯƻɢ¶4/ɃÿPl]0˔Ŏ.ĥǄ*ɳː*Ain vivo+ in 
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vitro/Ƣ/ķˢȺ*§Š<@-Bɻƹũɴ*B+ŬECB	 
 Ƴȝȩ*0XhZ I+ĀǄ.XhZ II<ʳ°Į/ TSSʠÆ.Ś
ɃÿB+Fȡ$	C8*.˔Āʈ/~L\ ESɀɚù3ɍɩ/ȏȂƯə (ĥ
˔Āʈ/ɀɚ).BXhZ II/ ChIP-seqɻƹ@XhZ II
ʳ°Į/xb=NpY˛ę.ɃÿB+ĜąC)$ (Dowen 
et al., 2013; Kranz et al., 2013)	Ƣ*ßɯƯƻɢ¶.BXhZ II/ń
Ĕ/ʁɀ0Ƨ*'$ßɯƯ.BXhZ II /Ƀÿʻ<˃Ư/ʗÙʻ
+ǋ.Ș˄)B+Ƴȝȩ.?AȡC$	˃ Ư+ßɯƯ.BXhZ
II /îųù3Ǉɛ/˄ʨ08%Ƨ-ǳĥ˃Ư+ßɯƯ/˃*XhZ
II0Õʥ/˛ę.Ƀÿ)B/Ȱ.()§Šɻƹ)ũɴB	 
 Ƴȝȩ.?AXhZ I + II /Ƀÿ˛ę0ʵOqexB+Ƨ
@+-'$	/Ƀƺ0˞ŦˀɺĽ.BXhZ I + II ƻɢß¶/ʘ
.ǔʙȒʺɳ! .ńĔ)B+Ĝą+Ȋ-B (Maeshima and Laemmli, 
2003; Ono et al., 2003)	C@/ɻƹɃƺ/ŋ0¬/Ȁȅ@Ȃ)B+ɕ)
B	8 ChIP-seq ɻƹ.?AĀĵC$Ƀÿ˛ę0©/˛ę?A<ŚńĔ/9
@CBɅɽȒ.ƭű-˛ę+)ƄÞ)BC0"C¬Ĥ/˛ę.ǅȒbr
TʑɃÿ)-+Fȡ)BE*0-	ķˎƳȝȩ.BXh
Z I + II / ChIP-qPCR ɻƹ.)ɅɽȒ.ƭű-Ƀÿ˛ę¬Ĥ*<C@/
ɳÿ¶BȦŕ/ʻ0Ƀÿ)B+ȡC)B (đ 4e, 13a, NS/YKi)	
8$ChIP-seqɻƹ+˞Ŧˀɻƹ*0"/ɻÊŕ0ĦȊ-')AChIP-seq/
ʥŎ/ɻƹ*ƄÞCBɃÿ˛ę0Ɯȑ@Ɯñz\/YK]*B/.ľ)˞
Ŧˀɻƹ0?AĦńȒ-</*B	š')µɻÊŕ/ ChIP-seqxvHK/Ƣ
˞Ŧˀɻƹ*9@CBɃƺ+?AȘ³*B+ƯşCB	ķˎđ 6a, 12a/
?-Ħ-\V*ńĔxvHK/ɻƹFɬ+XhZ I + II *ǔ
ʙȒʯ'$ńĔrbFȡI .()0^iIʠÆ/ńĔ-,<ɵB	
@.ßɯƯƻɢ¶0ˤŕ.ƂA$$8C)ˤǉǃʧFśŷ)BƢ*
ChIP-seq xvHK0 DNA Ğěʶá*/ńĔFɮ)A"C@ƻɢ¶
*,/?.Ș¢¸ȃ)ˤǉǃʧFśŷ)B0Ƨ*B	/?-ˤǉǃ
ʧF DNAĞěʶáz*Ƨ@.B$;.0Hi-C= Choromatin interaction 
analysis by paired-end tag sequencing (ChIA-PET) /?-ŽǜFȃ)§Šßɯ
Ưƻɢ¶Fɻƹ)ũɴB (Dekker et al., 2013)	 
 ˞Ŧˀɻƹ.Bƻɢ¶/ĐĮ/ʁɀ-ńĔ0ǿĔ/+DßɯƯƻɢ¶F
\xej)ɺĽBƢǜɡȒ*B	-@*ɺĽCBńĔ
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ķˎ/ɀɚ×*/ńĔ+ũ <Ā*B½ɿ0-	˞ Ŧˀɻƹ.)<§Š
?AȂȀƶ®.ʠƻɢ¶/ǃʧFʔɻÊ˞Ŧˀ/?-Žǜ*ɻƹB+ũɴ
*B	§ŠC@/č˝FɻǙB+.?')ChIP-seq +˞Ŧˀ/ɻƹ/˃
*ɅȒ-ɵɻŢ@CB+ŬECB	 
 
ȯ¡ȵ XhZ I .?BßɯƯ/ RNA }_ IIIII /ƍˋ  
 Ƴȝȩ.)XhZ IFoeTcL$ɀɚ*XhZ IɃÿ˛ę
.B RNAP2ù3 3/Ƀÿ¼ʩC$+@XhZ I0ßɯƯ.
) RNA}_/ƍˋ.ǇɛB+ȡċC$	ßɯƯ.BʗÙ/ƀå
Pl]+)0ßɯƯǻȊȒ.ǟŭïBRk_/ʸï¾ˠF¨$ʗÙ
ĐĮ= RNA}_/ƻɢ¶@/ˑ/¼ʩ=ʗÙɁɃĐĮ TTF2É+
C8*.ĜąC)B (Fairley et al., 2003; Gottesfeld and Forbes, 1997; 
Jiang et al., 2004; Parsons and Spencer, 1997)	XhZ IȨǂȒ. RNAP2
Fƻɢ¶@ƍˋBǇɛFƭB0Ƨ*BƳȝȩ.)XhZ I
FoeTcL$ɀɚ.ǶZeTæǰFì$+DǶZeTŪȱʳ°Į4/
RNAP2/ɃÿʄŀC$	/Ƀƺ@XhZ I0 RNAP2/ʳ°Į4/
ơ$-hJUFƀåB+ȡċC$	ʥŎ/ßɯƯɀɚ.)<˃ Ư
.ʗÙǟŭ/ˤʳ°Į/xb0ʗÙFʄŀBǟŭFŘǎ)AX
hZ I0/?-˛ę4/RNAP2/hJUFƀå)B/<C-
	8$XhZ I0 in vitro.) DNA.ǋ/ʔ@!GFŀÑBǟŭ+
ȘɰȒ-óʿ DNA ĀĢ/¡ʺʿśŷF¼ʩBǟŭț@C)B	XhZ I
0C@/ǟŭFɀɚ×*ȏƒ)TSSʠÆ.B DNAǃʧFģï!B+*
RNA}_/ɃÿFƀå)B/<C-	 
 ßɯƯ.ʗÙƀåC)BƢ*ßɯƯȗŠ.ɀɚ0.ʗÙFØǟŭï
BũɴB	i/ DT40ɀɚ.)XhZ IFoeTILiB+ G1
âƯ/ʳ°ĮȏǿƦ/ʫŖ9@CB+ĜąC)B+@XhZ
I0ßɯȗŠ/ʳ°Į/Øǟŭï.<˄)B+ȡċC)B (Kim et al., 
2013)	Ƴȝȩ.)XhZ I /oeTcL*ʗÙ²ˁFɬE-ĳÒ
- RNAP2/Ġì9@C$ (đ 9a, b)/?- RNA}_0ßɯŠ/
ʗÙFˇĺBüɛŭɕ@CB	ßɯƯ.)ŕC@/ RNA}_
ƍˋCB+ßɯŠ/ʟʦ-ʗÙ/Øǟŭï.0ũɴ-/<C-	8$
ßɯȗŠ/ʲƃȒ-ʗÙ/Øǟŭï.0ßɯƯ.Bʵ/s\i/I^dï
¾ˠ=ʗÙĐĮ/Ƀÿ/ɈƇʺɴ*B+ț@C)B (Blobel et al., 2009; 
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Kadauke et al., 2012; Young et al., 2007; Zhao et al., 2011)	XhZ I<C@
/åţ.˄EBüɛŭA§Š@-Bɻƹũɴ*B	 
 RNAP23 +Ȋ-')XhZ I oeTcL*ßɯƯ/ RNAP1 /Ƀÿʻ
/Ġì09@C-'$	§ď/ɻƹ0 rDNA ɑAʡ˛ęF 1 ó´ß/ʶá*ɻƹ
)B$;ʗÙǟŭ/ˤ rDNA ˛ę+ǟŭ-˛ęFðã*)-	š'
)XhZ I/oeTcL.?')­.ʗÙǟŭ/ˤ rDNA˛ę* RNAP1
/Ƀÿģï)$+)<ʗÙǟŭ-˛ę+Ɍ.őĖïC)8+
*"/ģïƋ˒-')BüɛŭB	8$RNAP1/ßɯƯ.Bƻɢ
¶*/îų0Ywlei.?')ĜąȊ-')B$;©/Ywlei*<
XhZ I /oeTcL.?BɃÿ/ģïFɻƹ)9BũɴB 
(Gottesfeld and Forbes, 1997; Hernandez-Verdun, 2011)	 
   
ȯȵ óʿ DNAR-loop ǃʧ+ƻɢ¶Üɏ  
 Ƴȝȩ.)THOC1 FoeTcL) R-loop ǃʧĠì$ɀɚ*0X
hZ I /oeTcL+ĀǄ/ßɯƯƻɢ¶Üɏ/ȊŎɺĽC$	š')
ßɯƯ.B R-loop 8$0óʿ DNA ǃʧ/ɦȨ0ƻɢ¶ÜɏFĨB+ɕ@C
B	XhZ I/óʿ DNA4/Ƀÿ+óʿ DNAĀĢF¡ʺʿ.ŌŻǟŭ
FɕŴB+XhZ I 0 R-loop =óʿ DNA ǃʧFɻǣB+*ƻɢ¶Ü
ɏF¼ʩ)B+ɕ@CB (đ 16)	 
 Ƴȝȩ+ɬ)ɬEC$ßɯʷǒ.Bɻƹ*0XhZ/ģȊƼ/ȡ
ƻɢ¶ÜɏǈƔʗÙƀå.?AȘɰCB+Ƨ@+-'$ (Sutani et al., 
2015)	8$ƻɢ¶ßʶȊŎɺĽC$ɀɚ*0óʿ DNA .ɃÿBbrTʑ
*B RPA/ɃÿĠì)$	@.óʿ DNA.Ƀÿ. RPAģȊ0X
hZ/ģȊ.?Bƻɢ¶ÜɏȊŎ/ɮǿĘFďŤB+ĜąC)B 
(Akai et al., 2011)	¬/+@XhZ I/Ǉɛ0ßɯʷǒ+si/˃*
½İC)A,&@<ƻɢ¶ÜɏFĨBóʿ DNA/?-ǃʧ.Ƀÿ"/
ǃʧFɻǣB+*ÜɏF¼ʩ)B+ɕ@C$	 
 XhZ I.?Bóʿ DNAǃʧ/ɻǣ/­ʆ0Ŕʉ*ʢ5$XhZ.
?Bʔ@!Gǃʧ/ŀÑF¨$ƻɢ¶Üɏh.ɂ9ʞ;B	ʔ@!G/ŀÑ.?
B¡ʺʿ DNA /ƂAȋ9/ç.óʿ DNA ǃʧɻǣCBũɴB+B+
óʿ DNAǃʧƻɢ¶ÜɏFĨB++XhZ I/ǃʧFȂBʗÙǟ
ŭ/ˤ˛ę.?ɃÿB+/ʝɲÿ (đ 16)	Ƴȝȩ.BXhZ
I/ ChIP-seq / qPCRɻƹ*0ɅɽȒ.ƭű/˞ɥ-Ƀÿ˛ę¬Ĥ.<XhZ
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I ƻɢ¶Ò¶.BȦŕ/êÿ*ŘɃÿ)B+ȡċC)B (đ 4e, 
NS/YKi)	C@/Ò¶Ȓ-ŘɃÿXhZ I.?BUq-ƻɢ¶
DNA /ƂAȋ9Fɮ)B/<C-	ƫʠ*0\rKTKWoFǅǭï
.ȃB+*?AĵʻȒ.ǅȒbrTʑ/ɃÿFɻƹ*B ChIP-seq/Žǜ
ɕƿC)B (Hu et al., 2015; Orlando et al., 2014)	C@/ŽǜFȃB+*
/?-ŘɃÿ<?AĵʻȒ(ɉɓȒ.ǁɿ*B+ŬECB	 
 
ȯĎȵ XhZ III + TOP2A /ßɯƯƻɢ¶*/ʨƕ   
 Ƴȝȩ*0XhZ III+ĀǄ.siɀɚ*ßɯƯƻɢ¶Üɏ.ʺɴ-Ş
êFƺ$ TOP2A/ ChIP-seqɻƹFɬ"/WoKj-Ƀÿ˛ęFƧ@.
$	XhZ III/ ChIP-seq hb+/ǔʙɻƹ/ɃƺC@ɖ/Ƀÿ
˛ę0 TSS ʠÆ.)ʵOqex)$	8$C@/Ƀÿ˛ę/
ʵ.)TOP2A/Ƀÿ0XhZ I8$0 II.ºİ)$+@X
hZɳÿ¶+ TOP2A/ʨƕȡċC$	 
 Ƴȝȩ/Ƀƺ.ɠ)˞ŦˀɺĽ.?Bɻƹ.?AXhZ III.Õʥ
/XIYwlei*B SMC2 FǈƔ$iɀɚ*0 TOP2A /ȊŎ-ńĔ9
@CB+C8*.ĜąC)B (Hudson et al., 2003; Samejima et al., 2012)	
Ƣ*Ƴȝȩ*0ʳ°Į/ TSS ʠÆ/?Aʁɀ-˛ę.BXhZɳÿ¶
+ TOP2A /Ș¢˄»FƧ@.$	ßĮǟŭ.ȚȖB+DNA i}K`
_ II 0¡ʺʿ DNA FĀƨ.àƠ"/˃Fã/¡ʺʿ DNA ʥʬBúŪFɼ
ĭB+*Ʉ9ÿ'$¡ʺʿ DNA ĀĢFɻhPgnZǟŭFƭ)B 
(Chen et al., 2013; Wang, 2002)	DNAi}K`_ II ƻɢ¶ÜɏF¼ʩB
*/ǟŭʺɴ-ŞêFƺ$)B+ɕ@C)B	ƫʠ.-')i}K`
_ II FǈƔ$Þɣʷǒ.)XhZºİȒ.ȁǼ DNA .ǋ/ʔ
@!G/ɦȨ9@CB+ĜąC)B (Baxter et al., 2011)	Āƨ.in vitro
/ķˢ.)ʔ@!GF<(Ʉ9ÿ'$ DNAĀĢ0ʔ@!G/- DNA+ǔʙ
)i}K`_ II .?')hPgnZC=+ȡC$	¬
/Ƀƺ0XhZ.?BɄ9ÿ'$ DNA 4/ǋ/ʔ@!G/ŀÑC@/
DNA/hPgnZF¼ʩB+Fȡċ)B	Ƴȝȩ.?Bɻƹ@TSS
ʠÆ.)XhZ I 8$0 II.?')óʿDNA¡ʺʿDNA.ŌŻC
)@DNA /ǋ/ʔ@!GǃʧŀÑCB+ŬECB	ǉ*Ȃ$ DNA ǃ
ʧFʃʋ) TOP2ATiCB+* DNA/hPgnZ¼ʩC
)Büɛŭɕ@CB	˔Āʈ/~L\ ESɀɚ.) TOP2A0xb
 20 
˛ę.ɃÿʗÙåţ.˄EB+ĜąC)B (Thakurela et al., 2013)	X
hZ IIĀǄ.xb˛ę.ɃÿB+@ (Dowen et al., 2013)˃
Ư.)<XhZ II 0 TOP2A /ƻɢ¶4/Ti.ļ)B/
<C-	 
  
ȯ£ȵ ƻɢ¶Üɏ.BXhZ I + II /Şê/ʯ  
 Ƴȝȩ.)XhZ II+ TOP2AFoeTcLB+XhZ I
/Ƀÿ/Ġì9@C$	XhZ II = TOP2A 0ßɯƯ.)XhZ
 I?A<Í.ƻɢ¶.Ƀÿ)Üɏ.ǇɛB+@ĐĮ/ǈƔ.?')óʿ
=Ʉ9ÿ'$ DNAǃʧɻǣC .ɦȨB+*XhZ I/Ƀÿ¼ʩ
C)B/<C-	'$ƻɢ¶ÜɏFĨB?- DNAǃʧFǅȒ+
)XhZ I0ƻɢ¶.Ƀÿ"C@/ɻǣF¼ʩB+*ƻɢ¶Üɏ.ļ
)B+ɕ@CB	Ƣ*Ƴȝȩ/ɻƹ*0XhZ I= TOP2A
/oeTcL*XhZ II /ńĔ.ģï09@C-'$	/+@X
hZ II /ßɯƯƻɢ¶4/Ƀÿ0XhZ I +Ȋ-Aóʿ=Ʉ9ÿ'
$ DNA ǃʧF-ǅȒ+-üɛŭB	C8*.XhZ II /T
~d4/Ƀÿ/ǅȒ+)s\i H4/ 20ȉȖ/[/odï¾ˠ
ț@C)B (Liu et al., 2010)	8$XhZ II0ŕƻɢ¶.ɃÿB+Ĳ
ĵ.Ƀÿ$88*BÇĂXhZ I ?AŚ+ĜąC)B 
(Gerlich et al., 2006)	C@/+@XhZ II0I.ÍȬ')ßɯƯƻ
ɢ¶/ǻĵ/˛ę.Ƀÿȯǐˍ/ƻɢ¶ DNA/ƂAȋ9Fɬ+ŬECB (đ
17)	ǉ*XhZ I ƽɝŇġŠ.ȊŎ- DNA ǃʧF-ǅȒ+)Ƀÿ
"C@/ɻǣF¼ʩ((?Aɀƻɢ¶ DNA/ƂAȋ9Fʩ;B+*ȯ
¡ǐˍ/ÜɏúŪ.ļ)B/*0-+ɕ)B	/?-XhZ
I+ II.?B¡ǐˍ/ÜɏPl].?Aǋȟ-ßɯƯƻɢ¶ǃʧ/ǃȶʪɬ
CB+ɕ@C$	 
 §ď/ķˢȺ*0 siRNA.?')XhZ IIYwleiFoeTcL)
B$;˃Ư.)<XhZ II /ȏǿǪł)B	š')˃Ư/X
hZ II /ǇɛµßɯƯ.<ŝ˗F)BüɛŭFăĵ*-	X
hZ II /?-ɀɚĆƯFʥ)Ǉɛ)BĐĮ.()ßɯƯǻȊȒ.Ǉ
ɛFɻƹBĝÿXhJZk(ʦ=.ʳ°ĮFoeTILiBķˢȺ
ũɴ*B+ŬECB	ƫʠ*0ɧèÝȀ.?')ƫȜ 30ßȦŕ*ǅȒbrTʑ
FßɻB auxin-inducible degron (AID) Z\gɕƿC)B (Nishimura et 
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al., 2009)	/Z\g*0ƜȑIoʸ/ AIDbUFɫÿ$ǅȒbrTʑFO
RZºİȒ.ßɻ*B	"*ʠŒȔG.ȃ@C)B clustered regularly 
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図1 | コンデンシン I と II の分子構造と細胞周期での局在 (a) コンデンシンⅠ、Ⅱの分子構造を模式的に
示した。コンデンシンⅠとⅡは共通のコアサブユニットとしてSMC2と SMC4をもつ。SMCタンパ
ク質は 2つの反平行の coiled-coil 領域が折り畳まれることでN末端とC末端が相互作用し、Head 領
域とHinge領域が形成される。SMC2とSMC4はHinge領域で相互作用し、V字構造のヘテロダイマー
を形成している。kleisin ファミリーに属するCAP-H と CAP-H2 は N末端とC末端でそれぞれ
SMC2、SMC4の Head 領域と相互作用することでリング状構造を形成する。コンデンシンⅠにおける
CAP-D2、CAP-G とコンデンシンⅡにおけるCAP-D3、CAP-G2 は HEAT repeats ドメインをもつ。
(b) G2 期と分裂期におけるコンデンシン I と II の動態。青色がコンデンシンⅠ、桃色がコンデンシンⅡ
を示している。コンデンシンⅡは細胞周期を通じて核内に存在し、分裂前期から染色体に強く結合する。
コンデンシンⅠは間期において細胞質に存在し、分裂前中期の核膜崩壊 (Nuclear envelope 
breakdown) 後に染色体に結合する。
Coiled-coil
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図2 | コンデンシン I と II による二段階の染色体凝縮モデル コンデンシン I を青色、II を桃色で模式的
に示した。間期から核内に存在するコンデンシン II は細胞分裂前期において、初期段階の染色体凝縮を
行う。次いで、細胞分裂前中期の核膜崩壊によって、細胞質に局在していたコンデンシン I が染色体に
結合可能となる。コンデンシン I と II が協調的に染色体を高度に折り畳むことで、分裂中期までに染色
体構造の構築が完了する。顕微鏡観察ではコンデンシン I と II は姉妹染色分体の軸上に局在しており、
その軸上では排他的な局在がみられる。染色体凝縮の過程において、コンデンシン II が軸に沿った方向、
コンデンシン I が軸と垂直方向の染色体の折り畳みをそれぞれ促進すると考えられている。下の染色体
はコンデンシン I と II をそれぞれ欠損した場合の異常な表現型を模式的に示している。コンデンシン I
の欠損では太く肥大化した染色体が形成される一方で、コンデンシン II の欠損では長く細い染色体にな
る。
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Condensin I
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a
図3 | コンデンシンの機能の分子メカニズムモデル (a) コンデンシンⅠによる正の超らせんループ構造
の導入。In vitro においてコンデンシン I はトポイソメラーゼ I 存在下で環状DNAに正の超らせんを導
入することから、同様にクロマチン上に正の超らせんループ構造を形成することで染色体DNAを折り
畳んでいると考えられている。(b) コンデンシンのリング状構造に由来するクロマチンループモデル。
コンデンシンはSMC2、SMC4ヘテロダイマーと kleisin ファミリータンパク質の相互作用によってリ
ング状の分子構造を形成する。このリング状構造によって二本の染色体DNAを抱えることでループを
形成すると考えられている。
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図4 | ChIP-seq を用いたコンデンシン I 結合領域の網羅的解析 (a) フローサイトメトリーによる細胞
周期同調の解析。M, ノコダゾールにより細胞分裂前中期に同調したHeLa 細胞。 G1, ノコダゾールから
のリリースによりG1期に同調した細胞。Cond. I siRNA, コンデンシン I サブユニットNCAPG の
siRNAオリゴなし (-) またはあり (+) で細胞同調前にトランスフェクション処理を行ったサンプル。x
軸はゲノムDNA含量、y軸は細胞数を表している。(b) 分裂期のHeLa 細胞におけるコンデンシン I の
ChIP-seq プロファイル。上段の図はRefSeq 遺伝子の位置を示している。下段の図は分裂前中期のコ
ンデンシン I (NCAPGサブユニット ) の ChIP-seq プロファイルである。赤色の領域は統計的に有意な
結合領域を表している。y軸は標準化したリード数を示している。プロファイルの可視化及び統計的に
有意な結合領域の抽出はChIP-seq 解析ツール、DROMPAで行った。(c) コンデンシン I の統計的に有
意な結合領域の遺伝子の転写開始点 (TSS) からの距離とその割合。 (d) 細胞分裂前中期に同調した細胞
におけるコンデンシン I のタンパク量のウェスタンブロッティングによる解析。Cond. I siRNA, (a) と
同様。WCE, Whole cell extracts。Soluble, 可溶性分画。Chromatin, 不溶性のクロマチン分画。α
-Tubulin とヒストンH3はそれぞれ可溶性分画、クロマチン分画におけるローディングコントロール。
(e) コントロール IgGとコンデンシン I の ChIP-qPCR。Mock ChIP, 非特異的なラビット IgGでの
ChIP。Cond. I ChIP, コンデンシン I の NCAPGサブユニットの抗体でのChIP。siRNA, NCAPG 
siRNAオリゴなし (-) またはあり (+) でトランスフェクション処理を行ったサンプル。Phase, M, ノコ
ダゾールにより細胞分裂前中期に同調した細胞。 G1, ノコダゾールからのリリースによりG1期に同調
した細胞。各 qPCRのサイトはコンデンシン I の統計的に有意な結合領域であり、名前は近傍の遺伝子
名である。NSはコンデンシン I の統計的に有意な結合がみられない領域である。エラーバーは標準偏差
を表す (n=3, qPCRの technical replicates)。
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図6 | コンデンシン I と RNAP2、3のChIP-seq 解析 (a) コンデンシン I (NCAPGサブユニット )と GFPタ
グを付加したセントロメア特異的なヒストンH3バリアント、CENPAの ChIP-seq に基づく 1番染色体全体で
の局在。y軸は100 kb毎のChIP / input DNAシグナル比を表しており、1より大きい領域を赤い色で示している。
Gene density は 500 kb 毎に存在する遺伝子数、GC%は配列中のGC含量である。130 Mb付近の何もない領
域は、配列決定されておらず、今回用いたヒトリファレンスゲノム hg19 には含まれていないセントロメア領域。
(b, c) コンデンシン I (NCAPGサブユニット )、RNAP2 (RPB1 の C-terminal domain (CTD) リピート ) 及び
RNAP3 (RPC32 サブユニット )の ChIP-seq プロファイル。上段の図はタンパク質をコードする遺伝子の位置
を示している。(c) の二段目は tRNA遺伝子を示している ( タンパク質をコードする遺伝子の内部に位置するもの
が紫色、外側に位置するものが橙色 )。 下の四段は各ChIP-seq プロファイル。M, ノコダゾールにより細胞分裂
前中期に同調した細胞。 Asy. 非同調の細胞。 Cond. I siRNA, siRNA処理によりコンデンシン I の NCAPGサブ
ユニットをノックダウンした細胞。赤色の領域は統計的に有意な結合領域を表している。y軸は標準化したリー
ド数を示している。
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図7 | コンデンシン I は RNAP2と RNAP3によって転写される活性の高い遺伝子のTSSに結合する 
(a) コンデンシン I の統計的に有意な結合領域の遺伝子の転写開始点 (TSS) からの距離とその割合。(b) 
コンデンシン I 結合領域と遺伝子領域との局在の比較。y軸は各領域におけるコンデンシン I 結合領域の
局在のバックグラウンドに対する比率を log10 スケールで表している。(c) 遺伝子の TSS周辺での平
均化したコンデンシン I の ChIP-seq プロファイル。非同調の細胞におけるRNA-seq データを基に遺
伝子を発現量によって４つのグループにランク分けし (High から Low)、各遺伝子グループの TSSにお
けるコンデンシン I の ChIP-seq プロファイルを平均化して示した。y軸は平均化したリード数。 (d) 各
ChIP-seq データから抽出された統計的に有意な結合領域数とその重なりを示すベン図。ChIP, RNAP2
またはコンデンシン I (Cond. I) の ChIP。M, ノコダゾールにより細胞分裂前中期に同調した細胞。 Asy. 
非同調の細胞。抽出された結合領域が 1 ベース以上オーバーラップする場合を重なる結合領域と判定し
た。 (e) tRNA遺伝子領域におけるコンデンシン I の ChIP-qPCR。siRNA, NCAPG siRNAオリゴなし 
(Ctrl) またはあり (Cond. I) でトランスフェクション処理を行い、細胞分裂前中期に同調したサンプル。
Mock ChIP, 非特異的なラビット IgGでのChIP。Cond. I ChIP, コンデンシン I の NCAPGサブユニッ
トの抗体でのChIP。各 qPCRのサイトは tRNA遺伝子付近でのコンデンシン I の統計的に有意な結合
領域であり、NSはコンデンシン I の統計的に有意な結合がみられない領域である。エラーバーは標準偏
差を表す (n=3, qPCRの technical replicates)。(f) tRNA遺伝子周辺での平均化したコンデンシン I
の ChIP-seq プロファイル。全ての tRNA遺伝子、または非同調の細胞においてRNAP3が結合してい
る (RNAP3 ChIP-seq で同定された結合領域とオーバーラップする ) tRNA遺伝子において平均化した
プロファイルをそれぞれ黒色と紫色で示した。(g) 非同調の細胞におけるRNAP3の結合領域または分
裂期のコンデンシン I 結合領域とオーバーラップする tRNA遺伝子とその一致の割合を示すベン図。結
合領域と tRNA遺伝子とのオーバーラップは 1 ベース以上とした。
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図16 | コンデンシン I による分裂期染色体凝縮メカニズムのモデル 転写活性の高い遺伝子領域におい
て、コンデンシン I は RNAポリメラーゼ (RNAPII, III) を排除しつつ、転写によって生じた単鎖DNA 
(ssDNA) またはDNA:RNAハイブリッドのR-loop 構造を二重鎖 (dsDNA) に巻き戻す。二重鎖DNA
への巻き戻しはコンデンシン I が染色体DNAに正の超らせん ( (+) supercoiled) を導入するために必
要であり、この正の超らせんの導入は染色体全域で起こる。DNAの正の超らせん構造は染色体の折り
畳みと個別化を促進し、正確な分裂期染色体構造の構築に寄与する。
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図17 | コンデンシンIとIIによる二段階の分裂期染色体凝縮メカニズムのモデル コンデンシンIを青色、
II を桃色、II の結合領域を橙色で模式的に示した。コンデンシン II は細胞分裂前期において、決まった
領域に結合して初期段階の染色体DNAの折り畳みを行う。細胞分裂前中期の核膜崩壊後にコンデンシ
ン I が結合し、より細かく染色体DNAを折り畳む。このときコンデンシン I は単鎖や絡み合ったDNA
構造に優先的に結合してこれらの構造の解消を促進する。最終的に、コンデンシン I と II の協調的な染
色体DNAの折り畳みによって染色体構造の構築が中期までに完了する。下の図はコンデンシン II を欠
損した場合を模式的に示している。コンデンシン II の欠損では、間期の染色体の状態からいきなりコン
デンシン I による細やかな染色体DNAの折り畳みが進行する。この場合、効果的に染色体DNAを折り
畳むことができず、効率よく染色体の大きさを減少させていくことができない。
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ȯĎȭ ƴƟ+Ƣǜ 
 
ɀɚĚˡ+Āʈ  
 HeLa ɀɚ (siĮĹ˜ʵGɀɚ)Fx\gJeThJeZ.Ɩȧ37
CO2ǲŕ 5%/ƶ®*Ěˡ$	ĚˡǤ0ˤUX\ DMEM (Dulbecco’s modified 
Eagle’s medium) (Wako) . 10% Fetal bovine serum (Biosera) {lZ\i
xi~KZLUbǮǤ (Wako)@. 20 mM HEPES-KOH (pH 7.4)Fì
)¹ȃ$	ʬĠǏ-&. TrypLE Express (Thermo Fisher Scientific) *ɀ
ɚFhJeZ@0)ōʹ)Ɩȗɀɚ/Ɇ«Fɬ'$	 
 ɀɚßɯçƯ*/Āʈ.0cwd[weTǜ+oXca 
(Calbiochem) Fȃ$	ɀɚF 2 mM d[Fǧì$ĚˡǤ* 14-16ƨ˃Ěˡ
$ŠPBS (137 mM NaCl, 2.7 mM KCl, 10 mM Na2HPO4, 1.76mM KH2PO4O
iTwǯɤ) *ǞǡʥŎ/ĚˡǤ* 8ƨ˃Ěˡ$	d[Fǧì) 14-16
ƨ˃Ěˡŕ PBS *Ǟǡ)Ø3ʥŎ/ĚˡǤ* 7 ƨ˃Ěˡ$	@.50 
ng/mL oXcaFǧì) 4 ƨ˃ĚˡŠ-B5ßɯƯ/ɀɚ/9FɻƹB
$;ZMKTOv)Ǩ/ɀɚ/9Fďû$	8$RNAP23 / ChIP ù3
Metaphasespread (đ 9d) *0?AĀʈFˤ;B$;¡ďȖ/d[\@
7ƨ˃Š. Cdk1ˇĺè*B RO3306 (Calbiochem)FɁǲŕ 8 µM*ǧì)2ƨ
˃ĚˡG2/M Ư.ɀɚFĀʈ$	@.PBS *ǞǡŠ. 2 ƨ˃oXca
Fǧì$ĚˡǤ*ĚˡZMKTOv*ďû$	G1 Ư*/ɀɚĀʈ0oXca
.?')ßɯƯ*ÄǊ$ɀɚFZMKTOv*ďûPBS *ǞǡŠ. 2 ƨ˃
ʥŎ/ĚˡǤ*Ěˡ)@ďû$	 
 ¹ȃ$ HeLa ɀɚƼ0Gȝȩ¯Gȝȩż/œȄ¥ôĢ@ßC$	GFP
bUª CENPA FȏǿB HeLa ɀɚƼ.()0*.ĜąC)B 
(Kunitoku et al., 2003)	 
 
vYKiiɻƹ  
 ɀɚFďûŠPBS*Ǟǡ)20*Ú=$ 70% Ethanol.ŶǱ20*
Ʃ¬KRzi)ĒĵÝȀFɬ'$	Ēĵ$ɀɚFPBS*Ǟǡ50 µg/mL, 
propidium iodide / 0.1 mg/mL RNase (Roche) / PBS.ŶǱ)vYKii
ɻƹFɬ'$ (FACSCalibur, Becton Dickinson)	Yx$A 20000¿/ɀɚ
Fɻƹ$	 
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RNA Őǩ  
  siRNA /i\vMTZ0 Lipofectamine RNAiMAX (Thermo Fisher 
Scientific) Fȃ)ǧª/xiX.š')ɬ'$	siRNA0Ɂǲŕ 50nM*
¹ȃ$	ɀɚĀʈBĝÿďȖ/d[ǧì/ 8ƨ˃ç.i\vMTZ
Fɬ'$	˔Āʈ/ĝÿ0i\vMTZ@ 60ƨ˃*ɀɚFďû$	¹
ȃ$ siRNA/^\ʿ/ʶáF¬.ȡ	 
 
NCAPD3: 5’ - AAACGUAGGACUGUUAAUCAGGAGC - 3’ 
NCAPG: 5’ - AAUAAGACGAGAAAGAAUCCUGCUG - 3’ 
NCAPG (đ 2-4d, #2): 5’ - UAAAUAGUCUGCAUAUACUACAGGC - 3’ 
NCAPG2: 5’ - UUUGCAUGAUUCCAAGACUCCGCUG - 3’ 
NCAPH2 (#1): 5’ - ACUCCCGGACUAACGUGGAUCUCAA - 3’ 
NCAPH2 (#2): 5’ - CAGCCAAUGGAAGUUUCCGUGUGCA- 3’  
TBP: 5’ - GGGAGCUGUGAUGUGAAGUUUCCUA - 3’ 
THOC1: 5’ - CCCUCUGUCUGAGAAAUCAGGUCUU - 3’ 
TOP2A (#1): 5’ - GAGAUGUCACUAAUGAUGACCAUUA - 3’ 
TOP2A (#2): 5’ - GCUCAGCUCUUUGGCUCGAUUGUUA - 3’ 
TOP2A (#3): 5’ - CAACCUUCAACUAUCUUCUUGAUAU - 3’ 
TTF2 (Jiang et al., 2004): 5’ - GGGAGCUGUGAUGUGAAGUUUCCUA - 3’ 
 
Ɓ¶+ʀɧ  
 ¹ȃ$Ɓ¶F¬.ȡ	   
ChIP; GFP}TkƁ¶ (TP401, Torrey PinesBiolabs)H3K9me3oT
kƁ¶ (05-1250, Merck Millipore)NCAPH2}TkƁ¶ (A302-276A, 
Bethyl)RNAP1 PAF53 Ywlei}TkƁ¶  (ab88623, Abcam)
RNAP2 CTD uioTkƁ¶ (8WG16 Tab817, Abcam)
RNAP3 RPC32oTkƁ¶ (sc-21754, Santa Cruz Biotechnology)˔ ǻȊȒ
teiÐȍUw (IgG; 2797, Cell Signaling)Rad21}TkƁ¶.(
)0*.ĜąC)B (Deardorff et al., 2012)RNAP2 CTD repeat/ 2ȉȖ
/^/ʸï¾ˠ/oTkƁ¶0ĦˆĦıĦıˊȂĈǇɛȝȩȣ/ư
ƵĴôĢ.?A¸ÞßC$ (Stasevich et al., 2014)	 
LM\bwegJU; NCAPH2 }TkƁ¶.()0*.ĜąC)
B (Abe et al., 2011)	α-TubulinoTkƁ¶ (B-5-1-2T, Sigma)
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s\i H3 }TkƁ¶  (ab1791, Abcam)TBP oTkƁ¶ 
(MAb-TBPCSH-100, diagenode)NCAPD3}TkƁ¶ (A300-604A, Bethyl)
NCAPG}TkƁ¶ (A300-602A, Bethyl)	 
ChIPLM\bwegJU; TOP2A}TkƁ¶ (ab74715, Abcam)	 
ChIPLM\bwegJUÐȍƻɢ; NCAPG}TkƁ¶.()0
*.ĜąC)B (Nakajima et al., 2007)	 
 LM\bwegJU.BƁ¶/ōʹǾF¬.ȡ	 
1:1000; α-TubulinƁ¶s\i H3 Ɓ¶NCAPD3 Ɓ¶TOP2A Ɓ¶NCAPH2
Ɓ¶NCAPGƁ¶	 
1:2000; TBPƁ¶	 
 Ðȍƻɢ.B NCAPGƁ¶/ōʹǾ0 1:1000*ɬ'$	 
 LM\bwgJU/¡ǉƁ¶0 Horseradish peroxidase-conjugated 
Affinipure Goat Anti-Mouse IgG (H+L)ù3 Anti-Rabbit IgG (H+L) (Jackson 
Immuno Research)F 1:5000/ōʹǾ*¹ȃ$	 
 Ðȍƻɢ/¡ǉƁ¶0 Goat anti-Rabbit IgG (H+L) Secondary Antibody, Alexa 
Fluor® 568 conjugate (Thermo Fisher Scientific)F 1:400/ōʹǾ*¹ȃ$	 
 ʗÙˇĺè+) 1,10-phenanthroline (Sigma)Triptolide (Enzp Life Sciences)
SNS-032 (Selleck Chemicals)Fȃ$ (Chen et al., 2009; Wang et al., 2011)	 
 
T~dÐȍǚˈ  (ChIP) 
  ChIP/Ƣǜ0C8*ĜąC)B (Deardorff et al., 2012)	1 × 107/ɀɚ
FĚˡǤ.Ɂǲŕ 1%.-B?. 37% |IhsjǮǤFì)ĸǫ* 10ß˃
KRziĒĵÝȀFɬ'$	ǉ. 2.5 M glycine / PBSFɁǲŕ 125 mM*
ì)@. 5ß˃KRziT\TúŪFÄǊ!$	Ēĵ$ɀɚ
FǘÚ PBS* 2ďǞǡ$Š1 mL/ LB0qevH (20 mM Tris-HCl pH 7.5, 10 
mM NaCl, 1 mM EDTA, 0.1% NP-40, 1 mM phenylmethylsulfonyl fluoride (PMSF) ) 
.ŶǱ)Ǯɻ4.) 2,000 ×g* 3ß˃ʰŨ)T~dȇßFďû$	
/ǐˍ.)Ǥ¶ȫȾ*ÛɃ−80*½İ$	T~dȇßF 1 mL /
MNB1qevH (10 mM Tris-HCl pH 7.5, 10 mM NaCl, 2.5 mM MgCl2, 0.1% 
NP-40, 1 mM dithiothreitol (DTT), 1 mM PMSF, 1× cOmplete™ EDTA-free protease 
inhibitor cocktail (Roche) ) *ŶǱ10ß˃ǘ*KRzi$	"/Š4
.) 2,000 ×g* 3ß˃ʰŨ{eiF 100 µL/MNB2qevH (10 mM 
Tris-HCl pH 7.5, 10 mM NaCl, 2.5 mM MgCl2, 0.1% NP-40, 1 mM DTT, 1 mM 
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PMSF, 5mM  CaCl2) *ŶǱŠ0.5 µL (1,000 gel units) /MNase (New England 
Biolabs) Fì37* 15ß˃KRziT~dFƠǸï$	@.
úŪǤFǘ.ȥ5 µL/ 0.5M EDTAFì)úŪFÄǊ!$	300 µL/ LB3
qevH (20 mM Tris-HCl pH 7.5, 150 mM NaCl, 0.5 mM EGTA, 1% Triton 
X-100, 0.1% Na-Deoxycholate, 0.1% SDS, 1× cOmplete™ protease inhibitor cocktail 
(Roche) )Fì4.) 2,000 ×g* 1ß˃ʰŨ$	Branson Sonifier 250D 
(Branson) F¹ȃ)`lVZ (ƊŏFƫĦ/ 17%* 12Ȥ˃F 3ď1ďǓ.
4.) 10,000 ×g * 1 ß˃ʰŨ)\ucL)Fɬ'$	ǉ. 4.)
19,000 ×g* 30ß˃ʰŨǨ. 500 µL/ LB3qevHFì)ƠǸïT~
dǮǤ+$	/T~dǮǤ 400 µL.Ɓ¶t]Fì)Ʃ 4*ʗÁǦ
ĉ$	8$20 µL T~dǮǤ. 80 µL/ǮÞqevH (50 mM Tris-HCl pH 
8.0, 10 mM EDTA, 1% SDS) Fì)input DNA+$	Ɓ¶t]0¬/?
.ʈɱ$	50 µL /Ƞǖt]  (Dynabeads Protein A 8$0 Dynabeads 
anti-Mouse IgG, Life Technologies) F 5 mg/mL bovine serum albumin / PBS 
(BSA/PBS)* 2ďǞǡ500 µL/ BSA/PBS.ŶǱ$	ŶǱǤ. 2.5 µg/Ɓ¶F
ì4* 3ƨ˃¬ʗÁǦĉ$	/Ɓ¶t]F BSA/PBS* 2ďLB3qe
vH* 1ďǞǡ) ChIP.¹ȃ$	T~dǮǤ+úŪŠƁ¶t]F RIPA
ǞǡqevH (50 mM HEPES-KOH pH 7.4, 0.5 M LiCl, 1 mM EDTA, 1% NP-40, 
0.5% Na-Deoxycholate)* 5ďTE50qevH  (50 mM Tris-HCl pH 8.0, 10 mM 
EDTA)*˦ďǞǡ$Š100 µL /ǮÞqevH.ŶǱ$	"/Š65* 20
ß˃KRziƁ¶t]FŎǫ.) 10,000 ×g* 1ß˃ʰŨ)\u
cL$	Ǩ (ChIPYx)+ input DNAF 65* 6ƨ˃@ƩKRz
iɜT\TúŪFɬ'$	"/Š2 µL/ 50 mg/mL RNase (Roche)F
ì37*˦ƨ˃KRzi$	@. 2 µL / 50 mg/mL Proteinase K 
(Merck Millipore)Fì50* 2 ƨ˃@ƩKRzi$	@.
QIAquick® PCR Purification Kit (QIAGEN)Fȃ)Reiǧª/xiX.š
') DNAȸɱinput ù3 ChIP DNA+$	 
 `lVZ.?')T~dƠǸïFɬĝÿ¬/Ƣǜ*ɬ'$ (đ 2-2b, 
c)	ĒĵŠ/ɀɚF 1 mL/ LB1qevH (50 mM HEPES-KOH pH 7.5, 140 mM 
NaCl, 1 mM EDTA, 10% glycerol, 0.5% NP-40, 0.25% Triton-X 100, 1 mM PMSF, 10 
mM DTT) .ŶǱ)Ǯɻ4.) 2,000 ×g* 3ß˃ʰŨ)T~dȇß
Fďû$	T~dȇßF 1 mL/ LB2qevH (20 mM Tris-HCl pH 8.0, 200 
mM NaCl, 1 mM EDTA, 0.5 mM EGTA, 1 mM PMSF) *ŶǱ10ß˃ǘ*K
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Rzi$	4.) 2,000 ×g* 3ß˃ʰŨ$	1 mL/ LB3qevH.
ŶǱ10ß˃ǘ*KRzi4.) 2,000 ×g* 3ß˃ʰŨ$	
@.400 µL/ LB3qevHFì)4.) 2,000 ×g* 1ß˃ʰŨ$	
Branson Sonifier 250DF¹ȃ)`lVZ (ƊŏFƫĦ/ 17%* 12Ȥ˃F 6
ď1ďǓ. 4.) 10,000 ×g* 1ß˃ʰŨ)\ucL) FɬT~
dFƠǸïù3üǮï$	 
 XhZ I (NCAPG Ywlei) / ChIP-seq 0¡ǐˍĒĵÝȀ$ɀɚ*
ɬ'$ (đ 5@ 11)	ďû$ɀɚFǘÚ PBS* 2ďǞǡ$Š1.5 mM Ethylene 
glycol bis(succinimidyl succinate) (EGS) / PBS.ŶǱĸǫ* 45ß˃ʗÁǦĉ
)ǐˍȖ/ĒĵFɬ'$	@.Ɂǲŕ 1%.-B?. 37% |Ihsj
ǮǤFì)ĸǫ* 20 ß˃ʗÁǦĉ¡ǐˍȖ/ĒĵÝȀFɬ'$	ǉ. 2.5 M 
glycine / PBSFɁǲŕ 200 mM*ì)@. 10ß˃ʗÁǦĉT\Tú
ŪFÄǊ!$	 
 
ChIP-seq ǜ  
 ChIP ù 3 input DNA 0 ǧ ª / x  i X   . š ' ) Covaris S2 
Focused-ultrasonicator (Covaris) *ȼ 150-200 bp/ˁ.ƠǸï$ (Duty Cycle, 
10%; Intensity, 5; Cycles per Burst, 100; Duration, 300 sec)	ChIP-seq library DNA
/ʈɱ0 NEBNext® ChIP-seq Library Prep Master Mix Set for Illumina (New 
England Biolabs) *ǧª/xiX.š')ɬ'$	ʈɱ$ ChIP-seq library 
DNAF HiSeq® 2000 massively parallel DNA sequencing platform (Illumina) .?
') single-end* 65 bpFZTN\)ʶáǙĵ$	 
 Ţ@C$ʶá0 Bowtie (Langmead et al., 2009) Fȃ)~euU$	þ
j/ƫâ/ 28Ğě.()\~edFƫĦ 3Ğě8*ɾĻ (-n3 option)Wo
*ǻȊȒ. (Ȳż%.) ~euUCBj (-m1 option) FsivH
\Wo (UCSC hg19).~ex$	ChIP-seqhb/Ʌɽ0ɮ 1.ȡ$	 
 ChIP-seq xvHK/üɷïù3ɅɽȒ.ƭű-Ƀÿ˛ę/Āĵ0Ƴȝȩĸ*˂
ȏC$ ChIP-seqɻƹfDROMPAFȃ$ (Nakato et al., 2013)	đ 4@
118*/ɻƹ0 DROMPA (q[ 1) *ɬ'$	ChIP-seq/~euUhb.
)PCR qKI\.ȅƷBj (5’Å/ʶáĀjĀĢ)FvJb
þƻɢ¶.) read per million normalizationǜ (WoYK].Ū)ĵ
/jƜ.BƢǜ) *ǅǭï$	jƜ0 100 MbǓ. 106j+$	
@.Wo/ 10-bp Ǔ.~euUCBjƜFȳÞwiggle vHKF
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¸ŷ$	/vHKF ChIP-seqxvHK/üɷï=ɅɽȒ.ƭű-Ƀÿ˛ę
/ƄÞ.ȃ$	Ƀÿ˛ę/Āĵ*0 500bp Ǔ/jƜ.()¬/˅ÂFȃ
$	(i) ǸÅLJXT`/˙´ĉǁĵ.) input+ ChIP/˃/ p-value 10-4
¬	(ii) ChIP/input 3¬	(iii) "/˛ę.B ChIPjƜ / Ò¶*/ő
Ė/ ChIP jƜ 3 ¬	(iv) "/˛ę.B input jƜ / Ò¶*/őĖ
/ input jƜ 10 ¬	(v) "/˛ę.B ChIP jƜ 6 ¬	Xh
Z I (NCAPG)/Ƀÿ˛ęƄÞ.)0 False discovery rateFB$;(v)
/˅ÂF 7¬+$ (đ 6¬ˈ)	 
 rDNA˛ę.BChIP-seqɻƹ*0 rDNAɑAʡʶá.~exCBjF
üɷïB$;PCRqKI\/vJb0ɬE WoÒ¶* read per million 
normalizationǜ*ǅǭï$	 
 đ 12¬ˈ/ɻƹ0 DROMPA (q[ 2.6.4) *ɬ'$	ChIP-seq/~euU
hb.)PCR qKI\FvJbWoÒ¶* read per million 
normalizationǜ*ǅǭï$	@.10-bp8$0 100-bpǓ.jƜFȳÞ
wigglevHKF¸ŷ$	/vHKF ChIP-seqxvHK/üɷï=ɅɽȒ
.ƭű-Ƀÿ˛ę/ƄÞ.ȃ$ (TSS =Ƀÿ˛ę.BőĖ/xvHK/ü
ɷï0 10-bp"C¬Ĥ0 100-bp)	Ƀÿ˛ę/Āĵ*0 100bpǓ/jƜ.()
¬/˅ÂFȃ$	(i) ¡˘ǁĵ.)"/˛ę.B ChIP jƜ+Ò¶*
/őĖ/ ChIP jƜ/˃/ p-value  0.01 ¬	(ii) ¡˘ǁĵ.) input +
ChIP/˃/ p-value 0.01¬	(iii) Benjamini-Hochbergǜ.) q-value 0.05
¬	 
 ʳ°Į/ɻƹ.0 RefSeqʳ°ĮFȃ$	ʳ°Į/ȏǿʻ+Ƀÿ/Ș˄/ɻƹ.0
˔Āʈ/ HeLaɀɚ/ RNA-seqhb (Gene Expression Omnibus/ GMS765402)
Fȃ$	 ChIP-seq hb/ʳ°Į˛ę+/ǔʙ.0ɻƹf CEAS 
(cis-regulatory element annotation system) Fȃ$ (Shin et al., 2009)	 CGI/h
b0 UCSC Genome Bioinformatics YKi/</Fȃ$	 
 
Quantitative PCR 
 ChIP DNA ù3 cDNA / qPCR ɻƹ0 real-time PCR systems 7500 8$0
StepOnePlus (Thermo Fisher Scientific) + KAPA Fast qPCR kit (KAPA 
Biosystems) Fȃ)ǧª/xiX.š')ɬ'$	ĀYx*ďɑAʡ
ɽǬFɬǅǭÃŋFȳÞ$	¹ȃ$xK~{I0ɮ 2 .ȡ$	rDNA
˛ę+ tRNA ʳ°Įªʠ/xK~{I0C8*.ĜąC)B (Oler et al., 
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2010; Zentner et al., 2011)	 
 
ChIP DNA /mTI_ P1 ÝȀ  
 ʢ/ ChIP/Ƣǜ* ChIP DNAFȸɱƁ¶t]@/ǮÞFɬç.t
]* ChIP DNA.¬?.mTI_ P1ÝȀ$	100 µL/úŪqevH 
(40 mM MES-Na pH 6.0, 400 mM NaCl, 1 mM Zn(OAc)2, 0.2× cOmplete™ 
EDTA-free protease inhibitor cocktail, 50 µg/mL BSA). 10lei/mTI_
P1 (Wako) Fì) 42* 20ß˃KRzi$	úŪŠƁ¶t]F TE50
qevH* 1ďǞǡ)ChIP+ĀǄ/Ƣǜ*ǮÞ@/Ƙ¸Fɬ'$	 
 
RNA ƄÞ+ RT-qPCR 
 1 × 106/ɀɚF 1 mL/ Trizol (Thermo Fisher Scientific)*ďûNuclrospin 
RNA kit (Macherey-Nagel)Fȃ)ǧª/xiX.š') RNA/ƄÞ?3
ȸɱFɬ'$	Ţ@C$ RNA/ cDNA4/ʤʗÙ0 ReverTra Ace qPCR RT Master 
Mix (Toyobo) Fȃ)ǧª/xiX.š')ɬ'$	cDNA0 qPCR.?')
ɻƹ$	KbkXi.0β-actin ʳ°ĮFȃ$	ơɶ.ÿŷC$
RNA FĵʻB$;/xK~{I0C8*.ĜąC)B</Fȃ$ 
(Blobel et al., 2009)	 
 
brTʑɻƹ  
 brTʑƄÞ+LM\bwegJU/Ƣǜ0C8*ĜąC)B 
(Deardorff et al., 2012)	5 × 106/ɀɚFǘÚ PBS*ǞǡT~dßȇqe
vH (20 mM HEPES-KOH pH 7.5, 100 mM NaCl, 10mM KCl, 10% Glycerol, 340 
mM sucrose, 1.5 mM MgCl2, 0.25% Triton X-100, 1 mM DTT, 1× cOmplete™ 
protease inhibitor cocktail, 1× PhosSTOP phosphatase inhibitor cocktail (Roche) ) 
Fìǘ* 10ß˃KRzi$	ʵFWhole cell lysate (WCE) +)
ďû$Š4.) 1,500 ×g* 5ß˃ʰŨǨFüǮŭȇß+$	ǚǑF
Ø3T~dßȇqevH.ŶǱ)T~dȇß+$	WCE+T~d
ȇß.()0 26G/ʼ*ZIU) DNAFéƠ$	 
 ßȇ$þǮǤ. SDS sample qevH (Ɂǲŕ 25 mM Tris-HCl (pH6.8), 50 
mM DTT, 3% SDS, 0.1% Bromophenol blue, 10% glycerol) Fì) 95* 5ß˃Ý
Ȁ)ǝîYx+$	C@Fȃ) SDS-polyacrylamide gel electrophoresis 
(PAGE) FɬbrTʑFßĮʻǓ.ßˑ$	ßˑ$brTʑ0 Mini 
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trans-blot cell (Bio-RAD) Fȃ)70V/ĵ˓ē* 2ƨ˃8$0 30V* 10ƨ˃/Ý
Ȁ*ʗÙqevH (192 mM Glycine, 25mM Tris, 15% Methanol) Fȃ)li
^\w (Amersham Protran Premium 0.2 µm NC, GE Healthcare 
Life science) .ʗÙ$	ʗÙŠ/wF Ponceau SǮǤ (0.05% Ponceau S, 
1% Acetic acid) *ƻɢ)\R$	@.weRUqevH 
(PBS/0.1% Tween-20 (PBS-T) / 3% non-fat milk) .Ǣ)ĸǫ* 2ƨ˃8$0 4
* 12ƨ˃Ɗȕ$	/wF Can Get Signal® (TOYOBO) 8$0MaxBlot 
Solution 1 (MBL Life science) *ʱĶōʹ$ǉƁ¶+ĸǫ* 1ƨ˃8$0 4*
12ƨ˃Ɗȕ$	@.PBS-T* 3ďǞǡŠPBS-T / 3% non-fat milk *ōʹ
$¡ǉƁ¶+ĸǫ* 45 ß˃úŪ!$	PBS-T * 3 ďǞǡŠLuminata Forte 
Western HRP Substrate (Merck Millipore) *ïıȏÎǁÞImageQuant LAS 
4000 (GE Healthcare Life science) *ɻƹ$	 
 
Ðȍƻɢ  
 Ðȍƻɢ/Ƣǜ.()0C8*.ĜąC)B (Abe et al., 2011)	ßɯƯ.
Āʈ$ɀɚFZMKTOv*ďûµřqevH (PBS : Milli-QǗ = 2 : 3) .
ŶǱ37* 5 ß˃KRzi$	¬/ÝȀ0Ò)Ŏǫ*ɬ'$	/ɀ
ɚ (1 × 104) F 1, 800 rpm* 5ß˃Cytospin 4 (Thermo Fisher Scientific) *ʰ
Ũ\KjQ\.\xej$	/ɀɚF 0.1% Triton X-100 / PBS* 2ß
˃ǉ* PBS* 3ß˃KRzi$	@.2% r|Ihsj / 137 
mM ʸqevH (pH 7.4) *20ß˃ĒĵÝȀFɬ'$	PBS*1ďǞǡŠ0.5% 
Triton X-100 / PBS* 5ß˃ǉ* 0.05% Triton X-100 / PBS* 5ß˃KRz
i$	@.5% goat serum / 0.05% Triton X-100 / PBS* 1ƨ˃KRz
i$	"/Š1% goat serum / 0.05% Triton X-100 / PBS*ʱĶōʹ$ǉƁ¶
.?') 4*ƩKRzi$	ǉ/ƣ¬/ÝȀFÒ)Ŏǫ*ɬ'$	
0.05% Triton X-100 / PBS* 5ß˃/ǞǡF 3ďɑAʡ$	ǉ.1% goat serum / 
0.05% Triton X-100 / PBS*ʱĶōʹ$¡ǉƁ¶.?') 45ß˃KRzi
$	0.05% Triton X-100 / PBS* 5ß˃/ǞǡF 2ďɑAʡ$	@. 0.5 µg/mL 
4',6-diamidino-2-phenylindole (DAPI) / 0.05% Triton X-100 / PBS* 5ß˃KR
zi$	PBSMilli-QǗ/˙.ǞǡŠProLong® Gold antifade reagent (Thermo 
Fisher Scientific) Fȃ)~LiɪÎ˞Ŧˀ (Olympus BX-51 + DP-30 h[b
P) *ɻƹ$	 
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